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INTRODUÇÃO
A antracnose, causada pelo patógeno Colletotrichum graminicola (Ces.)Wils. (Sin. C.
sublineolum P. Henn) é a mais importante doença a afetar a cultura do sorgo no Brasil,
podendo causar reduções significativas no rendimento em cultivares suscetíveis, quando em
condições favoráveis à sua ocorrência e disseminação, caracterizadas por temperaturas
elevadas e alta umidade relativa. A resistência genética a.principal estratégia para o
controle desta doença, tem sido muitas vezes transitória devido à alta variabilidade presente
em populações do patógeno (Ali & Warren, 1987; Casela et al., 2000). Uma possível
alternativa para patógenos de alta variabilidade tem sido a diversificação da população do
hospedeiro através do uso de misturas de cultivares ou multilinhas (Browning & Frey,
1969; Lannou & Mundt, 1996). Este trabalho relata resultados sobre a variabilidade de
Colletotrichum graminicola desenvolvida em populações hospedeiras geneticamente
diversas de sorgo, formadas pela combinação três a três de diferentes linhagens de sorgo.
MATERIAL E MÉTODOS
Nove linhagens de sorgo foram utilizadas neste estudo: CMSXS210, CMSSX112,
CMSXS215, CMSXS221, CMSXS169, CMSXS180, CMSXS182, CMSXS227 e
CMSXS 116. Misturas e estandes puros de cada linhagem componente, num total de 25
tratamentos foram avaliados no campo para o desenvolvimento da antracnose sob
condições de infecção natural. Misturas e estandes puros de cada linhagem foram semeados
em um delineamento de blocos ao acaso com três repetições. Em uma das extremidades de
cada bloco foi semeada uma parcela formada por fileiras de 1,Om de comprimento da
linhagem suscetível BR009, para atuar como fonte de inóculo.
Foram realizadas avaliações de severidade de doença, iniciadas imediatamente após o
aparecimento dos primeiros sintomas da doença no campo e continuadas em intervalos
semanais. Utilizou-se a escala diagramática estabelecida por Shanna (1983). Foram
também avaliadas, em cada tratamento, a diversidade e a complexidade das raças de C.
graminicola desenvolvidas em resposta às diferentes misturas de genótipos. Foram obtidas
culturas monospóricas de cada linhagem em seus estandes puros e nas suas respectivas
misturas. Os isolados foram caracterizados quanto a sua virulência em casa de vegetação,
utilizando-se como diferenciadoras as mesmas linhagens utilizadas para a composição das
misturas. Os dados de percentagem de área foliar lesionada, obtidos para cada parcela,
foram utilizados para calcular a área abaixo da curva de progresso da doença (AACPD),
utilizando-se o programa AACPD (Torres e Ventura, 1991).
RESUL TADOS E DISCUSSÃO
Baseado nas médias de AACPD, os 25 tratamentos foram divididos em três grupos: 1 -
suscetíveis (tratamentos 2, 4, 18 e 24); 2 - intermediários (tratamentos 1,3, 14, 16,22) e; 3
- resistentes (tratamentos 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 17, 19,20,21,23 e 25). O maior nível
de resistência foi obtido pelo tratamento 15, combinação das linhagens CMSXS 210,
CMSXS215 e CMSXS 182 (Tabela 1). Observou-se uma redução na diversidade fenotípica
e um aumento na freqüência de raças de maior complexidade nas misturas avaliadas quando
comparadas aos estandes puros de cada linhagem constituinte, como na linhagem
CMSS210 em mistura com as linhagens CMSXS 112 e CMSXS 116 (Figura 1).
O desenvolvimento de raças complexas nas misturas avaliadas no presente trabalho
coincidem com previsões feitas por Lannou &Mundt (1996) em seus modelos de evolução
de patógenos em misturas de genótipos. O desenvolvimento de raças complexas de C.
graminicola não resultou, entretanto, em redução na sua eficiência em reduzir a severidade
de doença nas diferentes misturas avaliadas. Esta eficiência pode ter sido determinada por
uma redução na capacidade competitiva das raças complexas desenvolvidas nas misturas,
situação já demonstradas em estudos sobre competitividade de raças em misturas (Casela et
al.,2001).
Tabela 1. Area abaixo da curva de progresso da doença (AACPD) em 18
misturas de genótipos de sorgo e em seus respectivos estande s puros em
condições de infecção natural por Colletotrichum graminicola.
[Tratamento (CMSXS) I AACPD
02/1.112 1725,97 a
104.221 1289,17
.~
Ib
18. 112 x 221 x 182 788,90 c
124.'112 x 221 x 116 627,43 Icd
01. 21 413,00 Ide
16. 210 392,70 def
14. 210 x 112 x 182 385,70 def
03. 215 338,57 def
22. 210x221 x116 324,33 def
06. 182 305,43 ef
120.210 x 112 x 116 303,10 ef
[CrT 116 291,20 f
112.112 x 221 x 169 289,80 f
123.112 x 215 x 116 235,43 f
117.l12x 215 x 182 233,33 f
25. 215 x 221 x 116 208,83 ef
19. 215 x 221 x 182 , 186,55 ef
ll2:. 210 x 221 x 169 166,83 ef
FOX215 x 169 163,80 lef
08. 210x 112 x 169 157,50 ef
111.112 x 215 x 169 145,02 ef
~. 215 x 221 x 169 141,87 ef
21. 210 x 215 x 116 127,17 lef
05. 169 95,78 ef
115.210 x 215 x 182 84,23
CV(%) 23 II I
Figura 1. Diversidade fenotípica (A) e complexidade (B) de Collefofricn-um gramtaicola presente na linhagem CMSXS210 em
estendes puro; e mistura comas linhagens CMSXS112 ECMSXS116.
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